



















•K個の互いに独立な確率変数Yk (k = 1, 2, . . . , K)を統合する各試験の
治療効果の推定値とすると，変量効果モデルは，
Yk = θk + ϵk,
θk = µ + uk,
で定義される
• θkは真の治療効果，µは平均治療効果パラメータ，ϵk ∼ N(0, σ2k)は



















• τˆ2DL = max[0, τˆ2UDL]，τˆ2UDL = {Q− (K − 1)}/(S1 + S2/S1)，
Q =
∑K









k，vk = σ−2k , wˆk = (σ2k + τˆ2DL)−1，
ŜE[µˆ]2 = (∑Kk=1 wˆk)−1， µˆ =∑Kk=1 wˆkYk/∑Kk=1 wˆk，














– τˆ2UDLの正確な分布をQの分布から導出: Hτ 2(qobs) = 1−Fqobs(τ2)
2. (µˆ−µ)/ŜEH [µˆ]の分布がt(K−1)で近似できる事に基づく推測に置き
換えた（小標本下でも良い近似を与える）







–Z ∼ N(0, 1), tK−1 ∼ t(K − 1), τˆ2UDL ∼ Hτ 2(qobs)
– µˆとŜEH [µˆ]には推定値をプラグイン (導出過程は論文を参照)
【シミュレーション】
•疑似乱数を用いて実際のメタアナリシスに近いデータを生成し，






–R package (pimeta) を公開: CRAN Task ViewのMeta-Analysis
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